mapping
outils : HISAT?2

+ génome de référence

l

reads mappés sur le génome
format : .sam ou .bam

comptage
outils : featureCounts™
+ annotation GTF

reads bruts
format : .fa ou .fg

l

nettoyage

outils : trimmomatic, SortMeRNA

l

reads "nettoyés"
format : .fa ou .fg

assemblage avec référence
outils : StringTie
+ génome de référence

+ annotation GTF (optionnelle)

pseudo-mapping (sans alignement)
outils : Salmon

+ transcriptome de référence

+ annotation GTF (optionnelle)

}

transcrits assemblés
format : .gtf

maximum|flow

| | problem
assign|multimapped
tolnone table de comptages
par transcrit
v v
table de comptages table de comptages
par géne par géne (si annotation fournie)

* a vocation pédagogique pour le

expectation
maximization

v
table de pseudo-comptages
par transcrit

table de pseudo-comptages
par géne (si annotation fournie)

P, déconselllé par ailleurs. Utiliser plutdét le module de Salmon par exemple.



